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(2) 共同利用研究への応募並びに採択状況 
平成 31 年度は計 144件（延べ 361名）の応募があり、共同利用実行委員会(濱田穣、半谷吾郎、今井啓雄、
足立幾磨、脇田真清、宮部貴子）において採択原案を作成し、共同利用専門委員会（平成 31 年 2月 27 日）





課題 応募     採択 
計画研究 31件（102名） 31件（102名） 
一般研究 87件（209名） 83件（205名） 
随時募集研究 21件（45名）  21件（45名） 
研究会 5件 （5名）      5件 （5名） 
合計            144件（361名）  140件（357名） 
 








2019-A-1  アイ・トラッキングによるチンパンジーの社会認知研究 















2019-A-2  マカクザル前頭極の多シナプス性ネットワークの解明 











2019-A-3  霊長類の皮質ー基底核ー視床ループの形態学的解析 
藤山文乃、苅部冬紀、平井康治、緒方久実子、東山哲也、角野風子（同志社大学）   所内対応者：
高田昌彦 
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最近霊長類で線条体の tailと呼ばれる部位が報酬系などで特殊な役割を果たしていることが報告されて
いる。私たちは、げっ歯類においても同様の機能分担がある領域があるのかを調べるために、齧歯類とマ
ーモセットの尾側線条体の比較解剖学を行なっている。一部の領域において、D1R および tyrosine 
hydroxylase の染色性が弱く、D2R の染色性が強い領域 (D1R-poor zone) を発見し、現在論文執筆中であ
る。この研究は所内対応者の高田昌彦教授にご提供いただいたマーモセットを用いた実験を進めている。 
 
2019-A-4  視覚の充填知覚を司る情報処理機構の探索 













2019-A-5  行動制御における皮質下領域の機能解析 
田中真樹（北大・医・神経生理）、鈴木智貴（北大・医・神経生理、Rockefeller大）、竹谷隆司（北大・













2019-A-6  意欲が運動を制御する神経基盤の解明 




1. Suzuki M, Inoue K-I, Nakagawa H, Takada M, Isa T and Nishimura Y. Macaque ventral midbrain facilitates the 
output to forelimb muscles via the primary motor cortex. The 2019 Annual Meeting of the Society for the Neural 
Control of Movement (NCM) (2019.4.26-27 Toyama, Japan) 
2. 鈴木迪諒：意欲を司る中脳辺縁系が運動と機能回復を制御する神経基盤、第 27回日本運動生理学会大
会シンポジウム IV「運動技能向上・再獲得を担う脳内神経基盤の包括的理解」(2019.8.24 広島) 
 
2019-A-7  脳機能におよぼす腸内細菌叢の影響 




























Krupenye C, Hirata S, Tomonaga M, & Call J (2019) Great apes use self-experience to anticipate an agent’s 
action in a false-belief test. Proc. Nat. Acad. Sci. 116(42):20904-20909. 
 
2019-A-9  判断を可能にする神経ネットワークの解明 




可能にする神経ネットワークを明らかにすることを目指す。今年度はサル 1 頭の MT 野に hM4Di 遺伝子
を搭載したウイルスベクターを打ち、マルチユニットと局所電場電位（LFP）の反応変化を解析した。 
 
2019-A-11  遺伝子導入法による大脳基底核疾患の病態に関する研究 
南部篤、畑中伸彦、知見聡美、佐野裕美、長谷川拓、纐纈大輔、Woranan Wongmassang、Zlata Polyakova
（自然科学研究機構・生理学研究所・生体システム）   所内対応者：高田 昌彦 













2019-A-12  霊長類脳の全細胞イメージングと神経回路の全脳解析 






1. 勢力薫、笠井淳司、中澤敬信、橋本均.(2019 年 7月 25日）「脳内のシンギュラリティ検出のための全脳
高解像度イメージング」Neuro2019（朱鷺メッセ） 
2. 勢力薫、笠井淳司、丹生光咲、田沼将人、五十嵐久人、中澤敬信、山口瞬、井上謙一、高田昌彦、橋本
均 高精細全脳イメージング技術 FAST の開発と精神疾患モデルマウスの病態解析―脳全体を対象とした
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仮説フリーな病態・薬物治療機序の組織学的解析―（2018年 10月 13日）第 68回日本薬学会近畿支部会 
（姫路獨協大学） 
 
2019-A-13  神経路選択的トレーシング法による社会脳ネットワークの解析 












2019-A-14  複数骨格筋への単シナプス性発散投射構造の解剖学的同定 
関和彦、大屋知徹、梅田達也、工藤もゑこ、窪田慎治（国立精神神経医療研究センター）   所内対
応者：高田昌彦 
脊髄運動ニューロンに投射する Premotor neuron は大脳皮質、脳幹、脊髄にそれぞれ偏在し、最近の申











2019-A-15  Conservation genetics of Myanmar’s macaques: a phylogeographical approach 
Aye Mi San (University of Yangon)   所内対応者：田中洋之 
In Myanmar, rhesus macaque (Macaca mulatta) distributed through Central to Northern Myanmar (>15˚N).   
For the phylogeographic study, the target region of D-loop (1.2 kbp) was amplified and sequenced. The results 
showed that at least two clusters of rhesus macaque (M. mulatta) were observed in Myanmar. The Northern cluster 
has large genetic distance (0.072 to 0.085) from Central and North-western cluster. These two clusters may have 
different histories, i.e., they have been isolated by ancient geographic or ecological barriers such as Chindwin 
River, Ayeyarwady River, mountain ranges, valleys (22˚N-24˚N) and different climate. To characterize their 
phylogeographic positions within rhesus macaques, D-loop were sequenced of eight rhesus macaques from Primate 
Research Institute whose provenances were either India or China, and aligned with Myanmar rhesus. These results 
suggested that Myanmar Northern clade clustered in the Indian 1 haplogroup and Central and North-western clade 
clustered in Indian 2 haplogroup. Based on our findings we suggested that Myanmar origin rhesus macaques might 
be genetically suited for biomedical research similar as Indian origin rhesus macaque. As for the Conservation of 
Myanmar rhesus macaques, such information are necessary as population sizes and the way of distribution (whether 
local population ranges are fragmented from each other?), or the genetic variability within local populations; and 
information on the condition of habitat environment in Central-Northern Myanmar, such as industrial, agricultural 
or logging activities or great migration of people. 
   These results were presented at the 7th Asian Primate Symposium and the 1st International Conference 
Human-Primate Interface (8th-10th February, 2020, Gauhati University, India). 
 
2019-A-16  イメージングと脳活動制御の融合技術開発 
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くかつDREADDに親和性の高い化合物として独自に見出したDCZの有効性についてさらなる検証を進め,
抑制性 DREADD(hM4Di)を両側 DLPFCに発現させたサルに微量の DCZを投与することで，空間作業記憶
の障害を引き起こすことを示すなど，サル DREADD 操作性の高精度化・安全性・利便性を高めることに
成功し，論文として報告した（Nagaiら Nat Neurosci, in press)．さらに DCZを放射性ラベルした[11C]DCZ






2019-A-17  マカクザル外側手綱核の神経連絡 

















2019-A-19  Analysis of mitochondrial sequences for species identification and evolutionary study of slow loris 
(genus Nycticebus) 
Wirdateti (Research Center for Biology-LIPI)   所内対応者：田中洋之 
The Cooperative Research Program 2019, following the 2018 program activity, focused on genetic variation of 
the mtDNA markers in each species or between populations of slow loris. This study aims to understand the degree 
of genetic variation between species and among populations within the species to aid future conservation efforts. 
Last year, we analyzed using the 16S r-RNA of mtDNA. This year we analyzed the COI gene of mtDNA as a 
marker.  These results will be valuable as supportive data in the release and reintroduction of these species to 
the wild without disturbing the gene pool of existing populations. This study can also be used for further studies 
of slow loris evolution in Asia. The analysis was conducted using a whole length of COI, which is about 1600 bp 
from 43 samples consisting of N. coucang (n= 20), N. javanicus (n= 19), and N. menagensis (n=4). Most of the 
samples came from confiscated, and some were collected from the wild. 
The data analysis was conducted using the DNA pars and the MEGA 6.0 program. The results of DNA 
polymorphism from all samples of this study showed that 310 sites were found to be variable (polymorphic) with 
parsimony-informative 171 sites, and Nucleotide diversity; Pi: 0.03800; the haplotypes as many as 36 with 
Haplotype Diversity (Hd): 0.986 ± 0.011. DNA polymorphism between species was estimated by genetic distance 
(d) and nucleotide diversity (π); these indices between N. menagensis and N. Javanicus were higher (d = 0.065 ± 
0.006; π = 0.019 ± 0.006) than those of N. menagensis with N. coucang (d = 0.046 ± 0.005; π = 0.013 ± 
0.002). While between N. javanicus and N. coucang, d = 0.055 ± 0.005; π = 0.020 ± 0.002. Contrary, on the 
morphological character, the head fork (strip pattern on the head) and the back strip (lines on the back) were 
almost similar between N. coucang with N. menagensis, but have a clear difference with N. javanicus. The result 
of morphological observation suggests that molecular identification of the confiscated slow loris is necessary. 
Each species has a different haplotype; N. javanicus h = 16; N. coucang h = 16, and N. menagensis h = 4. The 
haplotype diversity (Hd) of the N. coucang population (Hd = 0.996) was higher than Javan slow loris (Hd = 0.942) 
and Kalimantan slow loris (Hd = 0.966). This result indicated that the population of Javan slow loris had a low 
genetic diversity. Based on the phylogenetic analysis using ancestor trees between N. menagensis and N. coucang, 
it was showed that N. menagensis was ancestral or the oldest, then the analysis between three species in this study 
showed that N. javanicus was the ancestral species of the slow loris Indonesia.  
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From this study, we conclude that the COI gene of mtDNA could be used as a genetic marker for the identification 
of species in the genus Nycticebus, especially for the three species of Indonesia. These results support the results 
of the previous studies using 16S RNA. 
 
2019-A-20  Ecological and phylogeographical study on Assamese macaques in Bhutan 
Tshewang Norbu (Department of Forest and Park services, Ministry of Agriculture and Forest, Royal 
Government of Bhutan)   所内対応者：田中洋之 
In the 2000s, new macaque species were found in Arunachal Pradesh and eastern Tibet. Therefore, it is 
recognized that the evolutionary study of Assamese macaques (Macaca assamensis) in Bhutan is important for 
clarifying the phylogenetic relationships of Asian macaques. In 2019, I focused on the Assamese macaques living 
in Sakteing Wildlife Sanctuary, which is located southernmost part of Bhutan and borders Arunachal Pradesh. First, 
I conducted interview-survey to assess the distribution of macaques, and then, visited the macaques inhabiting 
sites to observe macaque populations, collect DNA samples (fecal samples or other materials), and take 
photographs for morphology study. I carried out such a field-survey in several different places, considering 
altitudinal gradient that would enable us to better understand the behavioral patterns of the macaque at varying 
altitudes and different forest types. The coordinates of the sampling sites were also noted using GPS for future 
mapping and references. One of the purposes in this project was to compare the genetic and morphological features 
of the eastern populations of Assamese macaques with that of western populations. 
 I collected a total of 25 fecal samples from different sites in eastern Bhutan. Under the Materials Transfer 
Agreement between our institute and PRI, I brought these samples to PRI for molecular phylogenetic analysis. 
After DNA extraction, I did the long-PCR which amplify approximately 9 kb in mitochondrial DNA (mtDNA), 
including full length of 16S r-RNA, D-loop and cytochrome b gene. This was to avoid mis-amplifying NUMT 
(mtDNA-like sequence in nuclear genome). Next, the D-loop region was amplified with the primers of LqqF (5'- 
TCCTAGGGCAATCAGAAAGAAAG-3’) and SARU5 (5’- GCCAGGACCAAGCCTATTT-3’), using the long-
PCR product as template DNA. I sequenced the PCR product using DNA sequencing service of the company as 
well as by ourselves at the laboratory of Dr. Tanaka. DNA sequencing was successful for 25 samples. I continue 
the phylogenetic analysis of the DNA sequence data obtained in 2019 along with that of Assamese macaque from 





（北海道大学）   所内対応者：高田昌彦 
マーモセット束傍核―尾状核経路の認知機能における役割を評価するために、視覚弁別学習課題を用い
て、行動学的な解析を行った。イムノトキシン細胞標的法のための遺伝子として、インターロイキン-2 受
容体 α サブユニット(IL-2Rα と GFP 変異体 mVenus の融合遺伝子をコードし、融合糖タンパク質 E 型 













2019-A-22  動物園のチンパンジーにおける口腔内状態の調査 
生江信孝（日立市かみね動物園）,桃井保子,齋藤渉（鶴見大学）,木村加奈子,大栗靖代,正藤陽久,飯田伸
弥（日立市かみね動物園）齋藤高（たかいそ海岸歯科）   所内対応者：宮部貴子 










の後現在に至るまで内歯瘻および外歯瘻はみられていない。この治療経過は 2019年 11月 16日に SAGA22、
2019 年 12月 17日に第 67回動物園技術者研究会にて「内歯瘻および外歯瘻を繰り返したチンパンジーの
歯科治療：1症例報告」として発表した。 
 
2019-A-23  チンパンジーの口腔内状態の調査と歯科治療法の検討 
齋藤渉（鶴見大･歯･保存修復）、桃井保子(鶴見大･名誉教授)、花田信弘、今井奨、岡本公彰、宮之原真









 抜去した左上中切歯を、ホルマリン固定し、実体顕微鏡観察後に写真撮影、次いで、X 線マイクロ CT 






2019-A-24  触覚情報を用いたチンパンジーの個体識別および課題反応との関係解析 















2019-A-25  サル内側前頭葉を起点とする領域間回路の解析とうつ病モデルの創出 









2019-A-26  動物の画像からの個体識別のためのパターン認識手法の開発 
森裕紀（早稲田大学・次世代ロボット機構）、内海力郎、佐藤琢（早稲田大学）   所内対応者：友永
雅己 
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チンパンジーの個体認識と個体追跡について、画像処理・画像認識技術を用いた技術の検討を行った。








2019-A-27  The Bossou Archive Project 
Daniel Schofield (University of Oxford)   所内対応者：林美里 
The Bossou Archive Project aims to digitise and catalogue video footage of wild chimpanzees from Bossou, 
Guinea, from over 30 years of fieldwork, and implement a framework for researchers to access and analyse this 
data. A key part of the Bossou Archive project is to develop a system to identify individuals and analyse their 
behavior longitudinally over 30 years. The Cooperative Research Program for 2019 focused on developing software 
using Artificial Intelligence to automatically identify Bossou chimpanzees from raw video footage. We developed a 
deep convolutional neural network (CNN) framework, for the detection, tracking and recognition of chimpanzees 
from archival footage. We used 50 hours of footage spanning 14 years, to obtain 10 million face images from 23 
individuals to train our CNN models, which obtained an overall accuracy of 92.5% for identity recognition and 96.2% 
for sex recognition. This system provides the tools for efficiently annotating video footage and automatically 
generating processing of large volumes of video data, which can be used to analyse behaviour, such as chimpanzee 
social networks (Figure 1). The output of this work was published in Science Advances (Schofield, Nagrani, 
Zisserman, Hayashi, Matsuzawa, Biro, Carvalho, 2019: https://advances.sciencemag.org/content/5/9/eaaw0736). 
Currently, a web-framework is being developed to enable remote collaboration and annotation of the Bossou 
archive, and promote the next phase of development for new automated methods such as full body tracking and 
action recognition. 
 
2019-A-28  ヒトとチンパンジーにおける質感知覚に関する比較認知研究 
伊村知子（日本女子大・人間社会・心理）   所内対応者：友永雅己 
本年度は、チンパンジーの配偶者選択において重要な役割を果たす性皮の質感知覚として、チンパンジ




歳 11-12歳と 8歳）を対象に毎日撮影されたものから、最小腫脹時と最大腫脹時のものを 6枚ずつ選び、






2019-A-29  霊長類の循環器系加齢誘引疾患に関する研究 
鯉江洋（日本大学生物資源科学部 獣医生理学/病態生理学研究室）、揚山直英（国立研究開発法人 医
薬基盤・健康・栄養研究所 霊長類医科学研究センター）、中山駿矢、白仲玉（日本大学生物資源科学部 










2019-A-30  霊長類島皮質の神経ネットワークに関する解剖学的研究 
上園志織（東京医療学院大・保健医療・リハ）   所内対応者：高田昌彦 














2019-A-31  チンパンジーにおける健康な加齢にともなう認知的機能やモノとの相互作用の変化 












2019-A-32  脳性麻痺チンパンジーへの発達支援と養育環境整備 
竹下秀子（追手門 gakuin大学心理学部）、山田信宏（公益財団法人高知県のいち動物公園協会・飼育課）、
高塩純一（社会福祉法人びわこ学園びわこ学園医療福祉センター草津・ リハビリテーション課）、櫻庭陽














2019-A-33  芸術表現の霊長類的基盤に関する研究 









2019-B-1  霊長類におけるエピゲノム進化の解明 
一柳健司、平田真由、一柳朋子（名古屋大学大学院生命農学研究科）   所内対応者：今村公紀 
これまでに今村助教が樹立されたキク、マリ、ケニー由来の iPS細胞と理化学研究所から入手したヒト
